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La introducción de caracteres extragenéricos o extraespecíficos en plan 
tas cultivadas tiene interés teórico y una reconocida importancia práctica 
(ver p.ej. ref.1). 
En el caso de los trigos cultivados, pueden actuar como donadores de 
genes que controlan caracteres de calidad, de resistencia a agentes patógenos, 
etc., especies afines de los géneros Sécale, Agropyron y Aegilops. 
Los métodos empleados para la introducción de estos caracteres son va-
riados y dependen de la afinidad existente entre la especie donadora y la re-
ceptora. 
El proceso de transferencia requiere, en primer lugar, salvar los impe_ 
dimentos que se presentan para el acceso del material genético extraño al nú-
cleo receptor y, posteriormente, lograr la integración estable de dicho mate-
rial. 
El objetivo primordial del presente trabajo ha sido estudiar, por una 
combinación de métodos bioquímicos y citogenéticos, la transferencia génica 
extraespecífica en un cruzamiento doble {Triticum tuvgidum AABB x Aegilops 
ventricosa DDMvMv} x T.aestivum AABBDD. El interés de este estudio estriba en 
las posibles ventajas que dicho tipo de cruzamiento puede presentar para la 
transferencia e integración estable de material genético del genomio Mv de Ae. 
ventricosa en trigo hexaploide, frente a posibles métodos alternativos, tales 
como la hibridación directa o la obtención de un anfidiploide puente. 
Ae.ventricosa es una especie alotetraploide, de constitución genómica 
DDMVMV, que posee caracteres interesantes, tales como resistencia al mal de 
pie, causado por el hongo Cercosporella herpotriohoides, y al mosquito del tri 
go Phytophaga destructor. Su potencial como especie donadora de caracteres úti 
Jes ha sido sólo parcialmente explotado, habiéndose centrado los esfuerzos en 
la transferencia de genes del genomio D responsables de resistencia al mal de 
Pie (ver refs.2,3). 
MATERIAL Y MÉTODOS 
Material biológico. Se han utilizado 70 líneas (H-93-1 a 70) obtenidas 
del modo siguiente: 
T.tuvgidwn (AABB) x Ae.ventrioosa (DDMVMV) 
híbrido interespecífico 
no a u t o f é r t i l (ABDMV) x T.aestivwn (AABBDD) 
F autofértil 
£§£ 20 generaciones 1 
líneas H-93-
(42 cromosomas) 
Dichas líneas, el material parental y muestras de las especies Ae. squavrosa 
(DD) Ae.comosa (MM) y Ae.uniaristata (M1^11) fueron donadas por M. Alonso Peña 
(Cuenca). Se obtuvieron híbridos entre líneas H-93- y el parental T.aestivwn 
(H-10-15) (fig.1). 
Métodos bioquímicos. Se ha estudiado la distribución de 48 marcadores 
bioquímicos cuyo control genético y métodos de ensayo han sido descritos en 
las referencias que se citan entre paréntesis: proteínas NGE (4-8), extracto 
urea 2M (9), gliadinas (9), purotioninas (10-12), esteres de esterol (13-17), 
isoenzimas de peroxidasa (9,18), isoenzimas de alcohol deshidrogenasa (19), 
isoenzimas de fosfatasa alcalina (9,19) y esterasas (9,20). 
Los análisis de nitrógeno y de aminoácidos, la determinación de la cali 
dad tecnológica y el fraccionamiento de proteínas se realizaron por métodos 
standard. 
Métodos citolóqicos. Se realizaron recuentos cromosómicos en meriste-
mos radiculares de las líneas H-93- y se estudió la meiosis de dichas líneas 
y de sus híbridos con el parental T.aestivwn. Las tinciones se llevaron a cabo 
por el método de Feulgen (figuras 2 y 3). 
Determinaciones de resistencia a enfermedades. Fueron realizadas por 
los Dres. F.Dosba y G.Doussinault (CNRS, Rennes, Francia) según métodos descri^  
tos por ellos (3). 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
En la figura 4 se representan los posibles casos de localización cromo 
somica de marcadores genéticos en el material parental y se consignan las fre 
cuencias esperadas en la descendencia H-93- para los marcadores correspondien 
tes a cada uno de los casos: a) marcador asociado a los genomios A, B o D de 
una sola de las especies parentales; b) marcador presente en los genomios A,B 
o D de dos de las especies parentales, pero en posición distinta; c) caso ana 
logo al a, salvo que el marcador está además presente en el genomio MV; ¿L) mar 
cador en posiciones homologas de los genomios A, B o D de dos de las especies 
parentales; e) marcador asociado s61o al genomio Mv; /) caso análogo al d, sa¿ 
vo que el marcador está también presente en Mv. 
Solo la presencia de marcadores correspondientes al caso e demuestra 
inequívocamente la transferencia de material genético del genomio Mv, ya que 
los casos d y f pueden explicarse también por deleción y el caso c no resulta 
útil cuando, como en nuestro estudio, la muestra de la descendencia no es alea 
toria. 
Se ha estudiado la distribución de 48 marcadores bioquímicos en las e£ 
pecies consignadas en la figura 4, con el objeto de realizar tentativamente su 
asignación a los distintos genomios, y en las líneas H-93-. 
Los datos correspondientes a marcadores de los genomios A y B de T.tur 
gzdwn y T.aestivwn son compatibles con que la mayor parte de las ovocélulas 
del híbrido no autofértil ABDM.v, recuperadas por fertilización con polen de 
T.aestivwn, llevaran los genomios A y B completos. Los 10 marcadores del tipo 
a y el marcador del tipo / asignados a estos genomios aparecen con la frecuen 
cía esperada del 100% en las líneas H-93-, mientras que los 5 marcadores tipo 
a, asociados a los parentales Tritiawn, aparecen con frecuencias comprendidas 
en el intervalo 32-72%, que son compatibles con la esperada del 50%, por no 
representar las líneas H-93- una muestra aleatoria de la descendencia. 
Respecto al genomio D, 3 de 8 marcadores tipos d o f aparecen en las 
lineas H-93- con frecuencias próximas pero inferiores a la esperada del 100%, 
lo que, según se indicó, puede ser debido a transferencia no homologa o a dele 
cíon. Los marcadores tipo a o b aparecen con frecuencias compatibles con las 
esperadas. 
Se encontraron 6 marcadores bioquímicos presentes en Ae. ventricosa 
(DDMvMv)f Ae, comosa (MM) y Ae^ uniaristata (MUMU) y a u s e n t e s e n T.aestivwn 
(AABBDD), T.turgidum (AABB) y Ae.squarrosa (DD), que, por tanto, son presuntos 
marcadores del genomio Mv. La distribución de estos marcadores en las líneas 
H-93- resultó ser la siguiente: isoenzima de fosfatasa alcalina (Aph-3), pre-
sente en las líneas H-93-1 y -33; isoenzima de peroxidasa (PXni) , ausente en 
las líneas H-93-; isoenzima de alcohol deshidrogenasa (Adhy), presente en 
H-93-33; componente del extracto urea 2M (U-1), presente en las líneas H-93-1, 
-8, y -35; (U-3), ausente; componente(s) NGE-17Ael 2 3» presente(s) en 22 de 
las 70 líneas H-93-. La alta frecuencia dé transmisión de este ultimo marcador 
hace suponer que la localización del gen o genes que lo controlan correspondía 
al genomio D en el momento de realizar el cruzamiento objeto de nuestro estu-
dio. Es decir, su translocación debió tener lugar del genomio Mv al D en el 
Ae.ventricosa parental. Hay que señalar que en todas las líneas portadoras de 
este marcador está ausente el marcador NGE-17, controlado por el cromosoma 4D 
de T.aestivum cv. Chínese Spring. 
Se ha determinado la resistencia al oidio (Erysiphe graminis-, Pm) , que 
es un carácter monogénico, en el material parental y en las líneas H-93-. Los 
resultados, que se resumen en la figura 4, indican que dicho factor de resis-
tencia se transmite como controlado por el genomio Mv. 
Con objeto de estudiar la forma de integración del material genético 
transferido, se estudió la meiosis de las líneas H-93-1, -8, -33 y -35 y la 
de sus híbridos por el parental T.aestivum. También se incluyeron en el estu-
dio las líneas H-93-10 y -51, en las que están ausentes los marcadores NGE-3 
y -4. La meiosis de todas las líneas, excepto la H-93-33, resultó ser regular, 
no difiriendo significativamente de la del parental T.aestivum más que en el 
número de bivalentes abiertos. La línea H-93-33 presentó mayor irregularidad 
en las tres fases estudiadas: metafase I, anafase I y tetradas. El estudio 
meiótico de los híbridos revela la formación de 2-4 univalentes, según la lí-
nea H-93- hibridada, lo que indica, según los casos, 1 ó 2 cromosomas extraños 
Esto supone una acotación por alto del número de cromosomas del genomio Mv 
transferidos,por dos razones: i) por la incompleta homología de los genomios 
D de Ae.ventricosa y de T.aestivum y ii) porque en la práctica puede bastar 
que existan segmentos cromosómicos terminales translocados para que no tenga 
lugar apareamiento meiótico. 
De las observaciones mitóticas en meristemos radiculares se había con-
cluido previamente que todas las líneas H-93-, con la posible excepción de 
H-93-1, poseen 42 cromosomas. La línea H-93-1 presentaba mosaicos de células 
con números cromosómicos múltiplos de 7. Como se ha indicado, la meiosis de 
esta línea es, en cambio, regular y pone de manifiesto que posee también 42 
cromosomas. 
En el cuadro 1 se resumen los datos bioquímicos y citológicos corres-
pondientes a estas líneas. Dichos datos indican que ha tenido lugar transfe-
rencia no homologa del genomio Mv de Aegilops ventricosa a trigo hexaploide, 
por sustitución cromosomica y por recombinación. Esto último se infiere de la 
distribución de los marcadores Aph-3, U-1 y Pm en confrontación con los núme-
ros máximos de cromosomas Mv presentes en las líneas que se consignan en el 
cuadro. 
CUADRO 1. DISTRIBUCIÓN DE MARCADORES GENÉTICOS Y NUMERO MÁXIMO DE CROMOSOMAS 
Mv EN LINEAS H-93- PROCEDENTES DE UN CRUZAMIENTO {T. turgidum x Ae.Ventricosa} 
x T.aestivum. 
Líneas H-93-
Genomios ' Marcadores* 1 8 10 33 35 51 
Mv Aph-3 + - - + -
U-1 + + - - + -
Pm _ + _ • + + 
Adh-y _ _ _ + - _ 
Dv/Da NGE-3 y -4 _ _ _ + + 
NGE-11 - + + + + + 
Dv NGE-17Ae1f2;3 + + - . + 
Es-1 y -2 + + + 
0 A NGE-17 _ _ _ _ + _ 
Adh-ó + - + - - + 
Ath-1 y -2
 = + = = + -
Número máximo de 
cromosomas Mv 1 2 1 2 1 1 
* Símbolos explicados en el texto, excepto Ath-1 y -2 < > Athinas 1 y 2 
Se ha investigado también si las modificaciones en las caractersticas 
bioquímicas del endospermo de trigo, resultantes de la transferencia génica, 
afectan a su calidad nutritiva y tecnológica. Los análisis de proteínas y de 
aminoácidos, así como los ensayos reologicos realizados, indican que, si bien 
algunas líneas presentan propiedades interesantes, no hay ninguna línea con 
características excepcionales. 
Otro aspecto de interés abordado en nuestro estudio ha sido el referen 
te a la transferencia de resistencia al ataque por Cercosporella herpotrichoi-
des. El 47% de las líneas presentan a un nivel de resistencia que no difiere 
significativamente del correspondiente al parental Ae.ventricosa. Los intentos 
de Kimber (2) y de Dosba y Doussinault (3) no dieron por resultado líneas de 
trigo con resistencia equivalente a la de Ae.ventricosa, por lo que se especu 
16 que dicha resistencia estaba sujeta a un control poligénico y que al menos 
algunos de los genes deberían estar localizados en el genomio Mv. Los resulta 
dos presentes no soportan ninguna de las dos hipótesis. 
El doble cruzamiento interespecífico objeto del presente estudio es 
extensible, como método de transferencia de variabilidad genética extraespecí 
fica, a otras especies del mismo complejo Aegilops-Triticum y, posiblemente,a 
otros complejos aloploides. Concretamente, se ha cubierto la primera etapa del 
cruzamiento para Ae.crassa (DDMcrMcr) y Ae.cylindrica (DDCC) y se ha obtenido 
el híbrido doble correspondiente a Ae.triuncialis (CCC^C^). 
Finalmente cabe señalar que no es imposible que se puedan dar de forma 
natural cruzamientos del tipo del estudiado, ya que, por ejemplo, está bien 
establecido que el cruzamiento {T.turgidum x Ae.ventricosa), primera etapa del 
que hemos estudiado, ocurre espontáneamente en Argelia. 
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